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用するホモロジー検索として、BLAST より高速な GHOST を利用できるようにした。また、プロ
テオームデータのレポジトリとなる jPOSTrepo を開発し、5 月に公開した[2]。jPOSTrepo は、プ
ロテオームデータベースのコンソーシアムである ProteomeXchange に、アジア・オセアニア地
域から初めて加入したデータベースであり、2017年 2月現在で既に 174プロジェクトのデータ
セット（2.9TB）が登録され、対象生物種は 20 種にのぼる。その他、引き続き Virus-Host 
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